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Resumo

Objetivo: reunir e interpretar evidéncias sobre a resisténcia antimicrobiana (RAM) em ambientes naturais e antrépicos, discutindo sua disseminacdo, os
riscos a satde e as implica¢des para vigilancia integrada (One Health). Metodologia: revisdo da literatura, por meio de artigos da base de dados PubMed,
ScienceDirect e Biblioteca Virtual de Satde, publicados no periodo de 2016 a 2024. Foram selecionados artigos, seguindo os critérios de inclusdo e exclusdo,
a partir dos descritores “MDR genes”, “antibiotics” e “environment”. Resultados: este estudo identificou 83 artigos, dos quais 65 foram excluidos por nao
atenderem os critérios de inclusdo, resultando em 18 artigos que compuseram a revisao. Esses trabalhos demonstraram que resistomas diversos ocorrem
ndo apenas em dareas urbanas, mas também em ecossistemas remotos, sugerindo um componente natural e antigo da RAM. Em contextos humanizados,
aguas superficiais préximas a centros urbanos concentram E. coli multirresistente e genes de resisténcia a antimicrobianos (ARGs), frequentemente
associados a biofilmes. Estacdes de tratamento de esgoto (ETEs) reduzem carga bacteriana, porém liberam ARGs residuais, mantendo o fluxo de resisténcia.
Na agricultura, o reuso de 4gua e residuos animais introduz ARGs no solo e em alimentos, enquanto metais pesados e biocidas atuam como coseletores
e bacteriéfagos favorecem transferéncia horizontal. Conclusao: a RAM é multifatorial e ambientalmente disseminada, demandando vigilancia integrada
continua, tecnologias de tratamento mais eficazes, uso racional de antibiéticos e regulacdo do reuso que sdo pilares indispensaveis da abordagem One
Health.
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Abstract

Objective: to compile and interpret evidence on antimicrobial resistance (AMR) in natural and anthropogenic environments, discussing its dissemination,
health risks, and implications for integrated surveillance (One Health). Methods: an integrative literature review of articles indexed in PubMed, ScienceDirect,
and the Virtual Health Library, collected from 2016 to 2024. Studies were selected using predefined inclusion/exclusion criteria, as well as the descriptors
“MDR genes,” “antibiotics,” and “environment.” Results: this study identified 83 articles, of which 65 were excluded for not meeting the inclusion criteria,
resulting in 18 articles that composed the review. These studies demonstrated that diverse resistomes occur not only in urban areas but also in remote
ecosystems, suggesting a natural and ancient component of antimicrobial resistance (AMR). In human-impacted settings, surface waters near urban centers
concentrate multidrug-resistant E. coli and antimicrobial resistance genes (ARGs), often associated with biofilms. Wastewater treatment plants (WWTPs)
reduce bacterial loads yet release residual ARGs, sustaining resistance flow. In agriculture, water reuse and animal waste introduce ARGs into soil and
food, while heavy metals and biocides act as co-selectors, and bacteriophages facilitate horizontal gene transfer. Conclusion: AMR is multifactorial and
environmentally widespread, demanding continuous integrated surveillance, more effective treatment technologies, rational antibiotic use, and regulation
of water reuse—all indispensable pillars of the One Health approach.

Keywords: natural environments; anthropogenic environments; antimicrobial resistance.

INTRODUGCAO

Desde o advento do uso clinico de antibiéticos no inicio
do século XX, a medicina moderna experimentou avangos
transformadores no tratamento de doengas infecciosas. No
entanto, esse progresso trouxe consigo um custo significativo. O
uso disseminado e frequentemente desregulado de antibidticos
impOs uma pressdo seletiva artificial sobre as comunidades
microbianas, acelerando o surgimento e a disseminagdo de
genes de resisténcia a antimicrobianos (ARGs)"2. Inicialmente,

observada em ambientes clinicos, a resisténcia antimicrobiana
(RAM) expandiu-se para muito além dos hospitais, infiltrando-
se na infraestrutura urbana, em ambientes agricolas e, até
mesmo, em ecossistemas remotos com minima interferéncia
humana®?.

Diversos estudos demonstram que a persisténcia e a
propagacdo da RAM no ambiente estdo diretamente associadas
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as atividades humanas. Esta¢cdes de tratamento de esgoto
(ETEs), embora essenciais para o saneamento urbano, muitas
vezes, ndo conseguem eliminar, completamente, bactérias
resistentes (ARB) e ARGs, permitindo sua liberagdo em corpos
hidricos receptores e ecossistemas naturais*®. Além disso,
esgotos nao tratados ou parcialmente tratados — oriundos de
hospitais, residéncias e industrias — atuam como importantes
vias de entrada desses elementos nos sistemas aquaticos”®.
Foi constatada a presenca de ARGs clinicamente relevantes
e bactérias multirresistentes, até mesmo, em locais remotos
e aparentemente intocados, como a Antartica e as ilhas
vulcanicas, sendo sua ocorréncia, frequentemente, associada a
elementos genéticos mdveis®°.

O resistoma ambiental também é moldado por praticas agrico-
las, especialmente o uso de antibiéticos como promotores de
crescimento ou para fins profilaticos em criagGes animais e
na producdo vegetal®'?, Essas praticas contribuem para o en-
riquecimento de cepas resistentes e ARGs nos residuos animais
que, frequentemente, retornam ao ambiente por meio de fer-
tilizagdo com esterco ou escoamento superficial, aumentando
os riscos de exposi¢cdo humana e ecoldgica. A transmissdo por
alimentos contaminados e a inalagdo de resistomas presentes
no ar — especialmente em dreas densamente povoadas ou mal
ventiladas — representam rotas adicionais para disseminagdo
da resisténcia®®.

Globalmente, o impacto da RAM tem-se mostrado alarmante.
Em 2019, estimou-se que 1,27 milhdo de mortes foram cau-
sadas diretamente por infec¢Oes resistentes a antibidticos, com
projecdes indicando que, sem intervengdes eficazes, a RAM
podera ultrapassar o cancer como principal causa de morte até
205014. Dados de vigilancia de 53 paises revelam padrdes het-
erogéneos de consumo e resisténcia antimicrobiana, refletindo
desigualdades nos sistemas de saude, regulagdo e gestdo am-
bientall5,16. Paralelamente, analises metagendmicas em larga
escala evidenciam a distribuicdo global de ARGs em esgotos,
solos, ar e, até mesmo, em ambientes internos, reforcando a
interconexdo entre salde humana, animal e ambiental*’8.

Diante desse cenario, destaca-se a urgéncia de estratégias
abrangentes e interdisciplinares para a vigilancia e a mitigacdo
da resisténcia antimicrobiana, como analisar, criticamente, a
literatura cientifica sobre a presenca, a persisténcia e a dissem-
inacdo de genes de resisténcia antimicrobiana (ARGs) em difer-
entes interfaces ambientais — incluindo ambientes hospitala-
res, urbanos, agricolas e minimamente impactados — com foco
nas principais rotas de contaminac¢do, nos riscos a saude hu-
mana e nas implica¢des ecoldgicas, a luz do conceito de Saude
Unica.

METODOS
Esta revisdo integrativa da literatura foi conduzida em seis
etapas: definicdo do tema e da pergunta norteadora; estabe-

lecimento dos critérios de inclusdo e exclusdo; busca e extragdo
dos estudos; andlise critica; interpretacdo dos resultados; sin-
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tese dos dados. A busca e a extragdo ocorreram on-line entre
agosto de 2023 e maio de 2024, com acesso as bases dados
disponiveis via PubMed, ScienceDirect e Biblioteca Virtual de
Saude (BvS) aplicando uma estratégia adaptada a cada base e
registrada em planilhas (Excel) e documentos (Word). O recorte
de publicagdo abrangeu 2016—2024. Empregaram-se descri-
tores DeCS e termos MeSH alinhados ao tema, combinados com
operadores booleanos, incluindo: “MDR genes”, “antibiotics” e
“environment”, de forma a maximizar a recuperagdo de estudos
relevantes. A selecdo seguiu as diretrizes PRISMA: inicialmente,
titulos e resumos foram triados para verificar aderéncia a per-
gunta; os estudos potencialmente elegiveis foram lidos na in-
tegra para confirmacgdo dos critérios. Incluiram-se artigos que
abordassem ambientes naturais (rios, lagos, dguas costeiras, so-
los, sedimentos, fauna silvestre) e/ou ambientes antrépicos (es-
goto doméstico/hospitalar, ETES/ETEs industriais, efluentes de
fazendas, aquicolas, solos agricolas adubados, poeira urbana).
Excluiram-se textos fora do escopo, incompletos, sem clare-
za metodoldgica ou sem dados necessarios; duplicatas foram
identificadas e removidas na fase inicial. Foram considerados
estudos em inglés. A extracdo utilizou formulario padronizado
para capturar, de modo consistente, informagdes essenciais
(caracteristicas dos estudos, amostras, métodos, desfechos e
achados principais), que foram consolidadas em um banco de
dados centralizado. Para a sintese, os estudos foram organiza-
dos em agrupamentos conforme tipos de ambiente, espécies
de microrganismos multirresistentes e como as pressdes se-
letivas foram introduzidas nesses ambientes, permitindo uma
anadlise integrada e compardvel dos resultados.

RESULTADOS

De acordo com os descritores utilizados na metodologia do estu-
do, 83 artigos foram identificados. Entre os padr&es de inclusdo
de material, foram incluidos trabalhos completos, disponiveis
na integra e que obedecem a tematica do trabalho. Em relagdo
aos critérios de exclusdo, foram descartados materiais incom-
pletos, que ndo se enquadram com o tema e indisponiveis nas
plataformas de buscas. Apds uma segunda analise detalhada
sobre os artigos encontrados, 46 artigos foram excluidos por
ndo conterem relevancia direta a pesquisa proposta, além de
serem duplicados. Respondendo aos critérios de elegibilidade,
35 artigos foram avaliados, porém, apenas 18 trabalhos foram
incluidos por se enquadrarem ao tema proposto (figura 1).

Foram examinados 35 estudos identificados em bancos de da-
dos que cumpriam os critérios de inclusdo. Esses estudos se
resumiam em varios tipos de pesquisa, como revisdes de litera-
tura, estudos transversais, estudos longitudinais, entre outros.
Foram organizados com base em diferentes atributos, como o
autor principal, ano de publicagdo, titulo do trabalho e abor-
dagem ao tema principal deste trabalho. Entretanto, para a
anadlise e discussdo, foram selecionados 18 estudos que eram
mais complexos e que forneciam informagdes relevantes e mais
alinhadas com o tema em questdo. A revisdo detalhada desses
estudos em busca de respostas para a pergunta central resultou
na elaboragdo de um quadro apresentado a seguir (quadro 1).
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Figura 1. Fluxograma representativo da triagem de material selecionado para o estudo.
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Quadro 1. Distribuicdo das referéncias selecionadas ao trabalho de revisao de literatura, incluindo primeiro autor, ano de publicagdo
e resumo da abordagem cientifica.

Referéncia

Abordagem

Scott, Lee & Aw (2020)*°

O’Flaherty et al. (2019)%*

Crettels et al. (2023)%

Suzuki et al. (2019)*

Windels et al. (2019)%

Pantanella et al. (2020)*

Paulshus et al. (2019)%

Revisou estudos sobre RAM em ambientes com minima influéncia humana, visando estabelecer
niveis de fundo de ARB e ARGs. Detectaram ARB e ARGs em ambientes remotos como Antartida,
geleiras e areas alpinas, embora os métodos de andlise ainda sejam pouco padronizados. Ha
necessidade de estudos ao longo de gradientes de influéncia humana para distinguir niveis
naturais de contaminagdo.

Avaliou o risco de exposigdo humana a Escherichia coli resistente por consumo de alface irrigada
com &gua contaminada. O modelo quantitativo estimou exposicdo entre 1072 e 1,35x10° UFC
por 100 g de alface, com probabilidade de doenga variando de 10™° a 1072, evidenciando risco
significativo para consumidores mesmo apds lavagem.

Investigou a prevaléncia de E. coli resistente em aguas doces na Bélgica e estimou risco de
exposicdo humana. Detectaram alta prevaléncia de E. coli resistente em rios de uso recreativo,
sugerindo risco relevante a saude humana pela contaminagao de dguas superficiais.

Avaliou o crescimento e a aquisicao de resisténcia por E. coli em rio que recebe efluente tratado.
Demonstraram que o ambiente fluvial favorece tanto a proliferagdo, quanto a aquisicdo de
resisténcia em cepas de E. coli apds entrada de efluentes.

Explorou a relagdo entre tolerancia bacteriana e desenvolvimento de resisténcia a antibidticos.
Observaram que tolerancia preexistente estende o tempo de sobrevivéncia sob exposi¢do
subinibitdria, aumentando chance de surgimento de mutagdes resistentes.

Avaliou o efeito de efluentes urbanos na abundancia de ARGs e E. coli resistente em dois rios
italianos. Constatou aumento significativo de ARGs (sull, blaTEM etc.) e E. coli resistente em
trechos apds ETE, sugerindo influéncia de efluentes urbanos.

Comparou a diversidade e a resisténcia de E. coli em esgotos hospitalares, comunitarios e de
sistema de tratamento urbano. Apesar de diferengas entre fontes, ETEs apresentaram elevada
diversidade de cepas multirresistentes, evidenciando que estagdes ndo eliminam completamente
ARGs.
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Referéncia

Abordagem

Amador et al. (2019)%

Marcoleta et al. (2022)*

Rodriguez-Mozaz et al.

(2020)%

Sabri et al. (2020)*

Khan, Soderquist & Jass

(2019)®

Parndnen et al. (2019)*

Dickinson et al. (2019)3?

Verburg et al. (2019)*®

Skof et al. (2024)**

Jebri, Rahmani & Hmaied

(2021)*

Hooban et al. (2021)%*

Avaliou a prevaléncia de genes de resisténcia em Enterobacteriaceae de esterco animal em
Portugal. Encontraram alta presenca de multirresisténcia, incluindo genes para B-lactamicos e
aminoglicosideos, reforcando risco de disseminagdo via residuos agropecuarios.

Caracterizou o resistoma em solos da Peninsula Antartica usando metagenémica. Revelou alta
diversidade de ARGs, inclusive novos genes associados a elementos genéticos moveis, mostrando
o solo como fonte natural de resisténcia.

Mediu residuos de antibiéticos em efluentes finais de ETEs europeias e avaliou impacto aquatico.
Detectaram concentragGes variaveis de residuos antibidticos, com potencial para selecdo de
bactérias resistentes nos ecossistemas receptores.

Avaliou a prevaléncia de antibioticos e ARGs em rio receptor de efluente na Holanda. Constatou
presenca relevante de ARGs e antibidticos no rio, indicando falhas na remocgdo eficaz desses
poluentes pelas ETEs.

Avaliou a diversidade de ARGs em ambientes aquaticos suecos impactados por esgotos domésticos
e hospitalares. Encontraram grande diversidade de ARGs ligados a antibidticos clinicos, revelando
disseminacdo em ambientes de saneamento avancado.

Analisou o padrdo de resisténcia em ETEs de 12 paises europeus e comparou com prevaléncia
clinica. Foi observado padrdo de resisténcia nas ETEs, refletiu, claramente, os dados clinicos
mundiais, sugerindo interconexdo entre satude publica e ambiental.

Avaliou o impacto de metais pesados na coselegdo de ARGs, usando sedimentos histéricos.
Evidenciaram associagdo entre contaminagdo por metais e manuten¢do de ARGs, destacando
coseletividade ambiental de poluentes diversos.

Avaliou a abundancia e a resisténcia de trés espécies bacterianas ao longo da rota do esgoto.
Embora ETEs reduzam carga bacteriana, proporgdo de cepas resistentes permaneceu alta até o
ponto de langamento, constituindo risco ambiental.

Comparou a resisténcia de populagdes de E. coli de dgua e biofilme em rios. Isolamentos de
biofilmes apresentaram maior diversidade resistdmica que os da dgua, sugerindo atuagao como
reservatdrios ambientais.

Investigou o papel de bacteriéfagos como vetores de ARGs em sistemas agroalimentares,
demonstrando que fagos isolados de ambientes agroalimentares carregam ARGs e podem
contribuir para transferéncia horizontal entre bactérias.

Realizou levantamento da prevaléncia de resisténcia em meio ambiente irlandés (2018-19).
Encontraram alta prevaléncia de resisténcia em multiplos ambientes, incluindo dreas ndo clinicas,
reforcando importancia de vigilancia ambiental.

DISCUSSAO

Embora os ambientes antropizados sejam amplamente
reconhecidos como hotspots para o desenvolvimento e a
disseminacdo de ARGs, evidéncias crescentes mostram que,
até mesmo, ecossistemas minimamente impactados podem
abrigar resistomas diversos e funcionalmente relevantes.
Estudos realizados em ambientes remotos — como geleiras,
areas de alta montanha e solos da Antartica — contém bactérias
resistentes a multiplos antibidticos, inclusive genes associados a
resisténcia clinica. Isso sugere que a resisténcia antimicrobiana
é, em parte, um fendbmeno natural e antigo, resultado de
processos evolutivos ligados a competicdo microbiana em
nichos ecoldgicos especificos?®. De forma complementar,
andlises do solo da Peninsula Antdrtica caracterizaram essa
regido como uma fonte de resisténcia até entdo desconhecida,
com a presenca de genes bastante diversos, incluindo
determinantes genéticos potencialmente mobilizaveis. Esses
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achados reforcam a hipdtese de que o resistoma natural
representa um reservatorio primario de resisténcia, o qual
pode ser ativado ou transferido para patéogenos humanos sob
determinadas pressdes ambientais. A detec¢do desses genes
em dreas de baixa atividade antrdpica destaca a importancia de
entender a ecologia microbiana em regiGes remotas como base
para a previsdo de riscos emergentes e para a delimitacdo entre
resisténcia natural e adquirida por contaminag¢do humana?’.

A contaminagdo de daguas superficiais com microrganismos
resistentes tem-se tornado uma preocupagdo crescente,
especialmente diante da presenga recorrente de E. coli
multirresistente em ambientes aquaticos de uso recreativo
ou préximo a dreas urbanas. Em um estudo conduzido na
Bélgica, relatou-se alta prevaléncia de E. coli resistente em
amostras de dgua doce, associando essa presenca a potencial
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exposicdo humana em rios amplamente utilizados para lazer
e abastecimento?’. De modo semelhante, observou-se que o
despejo de efluentes tratados em corpos hidricos contribui ndo
apenas para a persisténcia, mas também para o crescimento
de cepas de E. coli capazes de adquirir resisténcia a multiplos
antibidticos ao longo do curso fluvial®2.. Complementando essas
evidéncias, verificou-se que as populagdes de E. coli associadas
a biofilmes em leitos de rios apresentavam maior diversidade
de perfis de resisténcia do que aquelas isoladas diretamente da
agua, indicando que estruturas microbianas aderidas podem
funcionar como reservatérios e amplificadores locais de ARGs**.
Além disso, estudos que investigaram residuos de antibidticos
em efluentes de esta¢des de tratamento na Europa, destacam
que a presenga continua desses compostos nos corpos d’agua
reforca a sele¢do positiva de microrganismos resistentes?.
A situagdo se agrava em ambientes receptores de esgoto
parcialmente tratado, como demonstrado em rios da Holanda,
onde foram detectadas concentragdes elevadas de ARGs e
bactérias resistentes ao longo de trechos urbanos®. De forma
convergente, foi documentada ampla diversidade de genes
de resisténcia em ambientes aquaticos suecos impactados
por efluentes domésticos e hospitalares, evidenciando que
a disseminagdo de ARGs em rios pode ocorrer mesmo em
paises com politicas de saneamento mais rigidas30. Esses
achados indicam que 4dguas superficiais, especialmente
aquelas proximas a centros urbanos ou afetadas por despejos
continuos, representam um elo critico entre fontes ambientais
de resisténcia e os riscos diretos a saude publica, exigindo
estratégias especificas de vigilancia e remediagdo?!2%283034,

Além da contaminagdo direta de ambientes aquaticos, a
resisténcia antimicrobiana também se insere na cadeia
alimentar por meio do uso de agua de reuso na irrigagao,
especialmente em regides urbanas e periurbanas. Estudos tém
investigado o risco de exposi¢cao humana a E. coli resistente por
meio do consumo de alface irrigada com agua contaminada,
e identificaram a presenga de cepas resistentes em niveis
potencialmente infecciosos nos vegetais analisados. O estudo
revelou que o risco ndo se limita a presenca de bactérias vidveis
nos alimentos crus, mas inclui também a possivel transferéncia
de genes de resisténcia para outras espécies comensais ou
patogénicas da microbiota humana apds o consumo?. De
forma complementar, foi demonstrado que demonstraram
que o langamento de esgoto urbano em rios utilizados para
irrigacdo elevou, significativamente, a abundancia de ARGs e
de E. coli resistente a cefotaxima e a ampicilina nas aguas de
dois rios italianos. Esses dados sugerem que praticas agricolas
dependentes de fontes hidricas contaminadas podem funcionar
como rotas silenciosas de reintrodugdo de microrganismos
resistentes ao ambiente humano, desafiando a eficacia de
estratégias focadas exclusivamente no controle clinico da
resisténcia®*. Diante disso, torna-se fundamental regulamentar
e monitorar, com rigor, o uso de dguas residuais na agricultura e
avaliar, continuamente, os impactos da irrigagdo com efluentes
sobre a seguranca alimentar e a saude publica?®?4,

As ETEs desempenham um papel estratégico no controle da
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disseminagdo de microrganismos resistentes, pois atuam como
ponto de convergéncia de efluentes hospitalares, domésticos
e industriais. No entanto, diversos estudos tém evidenciado
que, em vez de interromper totalmente a transmissao, as ETEs
frequentemente atuam como hotspots de acimulo e dispersdo
de genes de resisténcia. Comparagdes entre populagdes de E.
coliisoladas de esgotos hospitalares e comunitarios com aquelas
provenientes de ETEs urbanas, observando que, embora o
perfil de resisténcia variasse entre as fontes, a diversidade
de cepas multirresistentes permanecia elevada mesmo apds
o tratamento®. Em uma andlise mais ampla, conduzida com
amostras de 12 paises europeus e mostraram que o padrdo
de resisténcia detectado nas ETEs refletia, diretamente, a
prevaléncia clinica de resisténcia antimicrobiana em cada pais,
sugerindo uma conexdo estreita entre os sistemas de salde e
o resistoma ambiental. Essa observagdo reforga a importancia
de politicas integradas entre saude publica e saneamento®..
Além disso, estudos que acompanharam a trajetéria de trés
espécies bacterianas ao longo de toda a rota do esgoto — desde
hospitais e residéncias até o langamento final no ambiente —
e demonstraram que, embora o tratamento reduzisse a carga
bacteriana total, a proporgdo de microrganismos resistentes
e a presenc¢a de ARGs criticos permaneciam substanciais nas
saidas dos sistemas de tratamento®®. Esses achados indicam
que as ETEs, mesmo quando eficientes na remog¢do de matéria
organica e sdélidos, ainda ndo sdo completamente eficazes na
retengdo de genes de resisténcia e podem contribuir para
sua liberagdo sistemdtica nos corpos hidricos, mantendo o
ciclo de retroalimentagdo entre ambientes urbanos, clinicos e
naturais®3133,

O ambiente agricola representa outro componente critico
na cadeia de disseminagdo da resisténcia antimicrobiana,
especialmente por meio do uso intensivo de antibidticos
na produgdo animal e do manejo inadequado de residuos
organicos. Em um estudo realizado em Portugal, foi investigada
a prevaléncia de genes de resisténcia em Enterobacteriaceae
isoladas de esterco de animais, observando altos indices de
multirresisténcia, incluindo genes relacionados a resisténcia
a PB-lactdmicos e aminoglicosideos. A aplicagdo desse tipo
de residuo como fertilizante organico em plantagdes pode
introduzir bactérias resistentes e seus determinantes
genéticos diretamente no solo agricola, ampliando o risco de
contaminagdao de aguas subterraneas, culturas alimentares
e trabalhadores rurais®. Além dos mecanismos diretos,
processos indiretos também contribuem para a disseminagdo
da resisténcia nesse contexto. A atuagao de fagos como vetores
de genes de resisténcia tem sido amplamente documentada no
ambiente agroalimentar. Diversos estudos destacam o papel dos
bacteridfagos como carregadores e possiveis disseminadores
de ARGs em sistemas agricolas e alimentares, demonstrando
que esses virus, por meio de transdugdao, podem promover
a transferéncia horizontal de resisténcia entre diferentes
espécies bacterianas, inclusive em contextos ndo clinicos®.
Esses dados revelam que os solos tratados com residuos de
origem animal e os préprios produtos agropecuarios podem
constituir reservatdrios ativos de resisténcia, e que a vigilancia
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sobre o uso de antibidticos na agropecuaria deve ser integrada
as estratégias de mitigagcdo da resisténcia em escala global?®>,

Além do uso direto de antibidticos, diversos fatores ambientais
podem contribuir para a manutencdo e a propagac¢do de
genes de resisténcia por meio de mecanismos de coselegdo.
Poluentes como metais pesados, biocidas e outros compostos
toxicos presentes em ambientes contaminados exercem
pressdes seletivas paralelas, favorecendo a persisténcia de
microrganismos multirresistentes mesmo na auséncia de
antibidticos. Estudos que aplicaram uma abordagem de
“paleontologia microbiana” para mostrar como a contaminagdo
por metais pesados ao longo do tempo estd associada ao
acumulo e a manuten¢do de ARGs em sedimentos aquaticos,
sugerindo que esses elementos atuam como coseletores
ambientais32. De forma complementar, pesquisas tém discutido
que a tolerancia bacteriana, muitas vezes prévia a resisténcia
genética propriamente dita, pode ser favorecida por condigdes
ambientais hostis, como flutuagGes de nutrientes, temperaturas
extremas ou exposicdo a substancias antimicrobianas
subinibitdrias. Essatoleranciaaumentaajanelatemporalemque
mutagdes vantajosas podem ocorrer, facilitando o surgimento
de resisténcia estavel23. Por fim, um levantamento nacional
realizado na Irlanda, revelaram que ambientes impactados por
diferentes fontes de poluigdo — como areas agricolas, urbanas e
industriais — apresentavam prevaléncia elevada de resisténcia
mesmo em locais considerados nao clinicos, sugerindo que a
soma de multiplos estressores ecoldgicos pode intensificar a
pressdo seletiva sobre a microbiota ambiental36. Esses dados
ressaltam a importancia de considerar fatores ecoldgicos e
contaminantes ndo antibidticos no entendimento da dinamica
da resisténcia, reforcando a abordagem “One Health” como
eixo integrador entre saide humana, animal e ambiental?*3%3¢,

CONSLUSAO
A resisténcia antimicrobiana é um fendmeno multifacetado que

transcende os limites do ambiente clinico, estendendo-se por
diversos compartimentos ambientais, desde os solos e as dguas

urbanas até regides remotas com minima interferéncia humana.
Os achados aqui revisados revelam que E. coli resistente e genes
de resisténcia antimicrobiana estdo amplamente disseminados
em aguas superficiais, biofilmes, alimentos irrigados com agua
contaminada, solos tratados com residuos agropecuarios e, até
mesmo, em regides polares, compondo um resistoma ambiental
complexo e dinamico.

Essa ampla distribuicdo decorre de pressdes seletivas variadas,
incluindo o uso inadequado de antibidticos na medicina e na
agropecuaria, falhas no tratamento de efluentes, e a presenca
de poluentes coseletores, como metais pesados. As estagbes
de tratamento de esgoto, embora sejam essenciais para o
controle sanitario, ainda representam pontos criticos de
transbordamento de genes de resisténcia para os ecossistemas
aquaticos. Além disso, mecanismos como a transferéncia
horizontal de genes por bacteriéfagos e o papel dos biofilmes
ampliam o potencial de manutengdo e a disseminagdo desses
determinantes genéticos no ambiente.

Os dados apresentados reforcam a necessidade de estratégias
integradas e interdisciplinares para o enfrentamento da
resisténcia antimicrobiana, alinhadas ao conceito de One Health.
A vigilancia ambiental continua, o investimento em tecnologias
de tratamento mais eficientes, o uso racional de antibioticos
em todas as esferas e 0 monitoramento de praticas agricolas e
industriais sdo elementos essenciais para conter a propagac¢ado
da resisténcia e seus impactos sobre a saude publica global.
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